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た。酵母の PINには幾つかの HDモデルで辻再現できない特徴が存在するが、これらの特徴は NHD
モデルで再現出来ることを示した[20]。
2. 4 非一議ヘテロ量体化 [20]によるタンパク覧関桓互作用ネットワークの進化解析
モデルによる PINのシミュレーシ三ンの詳細
酵母の PINデータ及び、タンパク質のアミノ酸記列データを MIP8データベース
















Model dr aa F n持b rIHIC nHJnH <k>d <c>e <L>f 
HD model 0.725 0.061 1，312 (11) 140 (12) 0.107 (0.009) 3.73 (0.09) 0.066 (0.006) 6.ヰ5(0.14) 
2 3，031 (27) 269 (19) 0.089 (0.006) 
3 一 5，309 (43) 395 (25) 0.074 (0.005) 
ヰ 一 8，337 (65) 514 (31) 0.062 (0.004) 一
5 12，363 (92) 628 (42) 0.051 (0.003) ー
NHD model 1 0.745 。‘028 1，308 (11) 52 (6) 0.040 (0.005) 3.74 {0.07} 0.066 (0.006) 6.23 (0.12) 
2 3，030 (22) 105 (竹) 。‘035(0.004) 一
3 5，315 (42) 157 (17) 0.029 (0.003) ー
4 8，351 (61) 208 (21) 0.025 (0.003) 
5 12，373 (86) 259 {28} 0.021 (0.002) 
Yeast PINg 6，544 175 0.027 3.74 0.066 4.85 
Randomh 3.74 0.00096 6.27 
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ード Bの進詑距離は dHとなる。進化距離は2ノードの開立エッジがあるかどうかに影響されないと仮定している o (2 
































くGJi)>の分布についてであるが、NHD、 HD ネットワークともにべき乗員Ij<a:k)>~主βに従う〈毘 6B) 。
このことから、 NHD、HDネットワークともに階;雪量を有するネットワークであることが示された。ま
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Model d dT ab t F7Hb rIHIb nHJnH <k>b <Cゾ <L>b 
NHD 。 3 0.745 0.028 5，315 (42) 157 (17) 0.029 (0.003) 3.74 (0.07) 0.066 (0.006) 6.23 (0.12) 
4 ー 8，351 (61) 208 (21) 0.025 (0.003) 
NHD+ξ 0.001 3 0.745 0.028 5，309 (40) 157 (16) 0.029 (0.003) 3.73 (0.09) 0.066 (0.006) 6.23 (0.13) 
4 8，336 (72) 208 (20) 0.025 (0.002) 
0.01 3 0.74 0.028 5，266 (39) 159 (15) 0.030 (0.003) 3.73 (0.08) 0.066 (0.006) 6.31 (O.14) 
4 一 ー 8，253 (7η 211(19) 0.026 (0.002) 
0.1 3 0.695 0.026 4誓862(48) 158 (16) 0.032 (0.003) 3.76 (0.10) 0.068 (0.007) 7.03 (0.39) 
4 7，446 (71) 210 (19) 0.028 (0.003) 
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有 R品。点鰻はR_ilき-(ゐ+め-Ye-klkc(y=2.7， ko=3.4， 
kc=50)を表す。 (B)平均クラスター係数<qk)>の


















































の函から、 NHDネットワーク、 PINの両者ともに、 R窃 (lN)の値はllNが堪加するにつれて高くなって











マーー DXI Q 阻 事事 ， 区五日 位， 話 ネットワークおよび PINのおける， 0 明2 。母 ， 尋， dp 
3f HDエッジについて苦吟 ， a ロ 事 d品， ロ 黒い四角形は PIN、赤いひし影はち。 B ;< 車ξ 奇'f!砲事骨 ¥i'C"'l 
，v a，語~"c 司可;t
NHDモデルで構築されたネットワo Zコ 襲 .. C¥I 
r、4 . 
g ーク、緑のばっ印は HDモデルで構o 
主.. コ・ ロ g 
o 築されたネットワークの結果を表す。。。s 10 15 20 25 30 35 。 5 10 15 NHDおよび、HDモデルの結果につい
nN nN 
ては 100買のシミュレーションの
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= L.s=l=n=l=t(σst (n) Iσst) 
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G -amino acid metabolism 
M -other metabolism 
P -translation 
T -transcription 
B -transcriptional control 
F -protein fate 
0・cellularorganization 
A -transport and s会nsing
R -stress and defense 
0-genome maintenance 
C -cellular fate I organization 
U -uncharacterized 
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